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る方法で，F1 個体は AAX のゲノム構成となる７）．
この F1 個体を自殖または戻し交雑と胚培養によっ
































おいて作出された O. officinalis の染色体断片導入系
統139系統を用いて行った．この系統はコルヒチン
処理により４倍体とした「水稲農林29号」にＣゲノ



































４　SSR マーカー分析ならびに QTL 解析












染色体領域の一部については Maeda et al.（2004）
が設計した SSR マーカー51種類（MS－１から
MS－51）についても解析に使用した５）．連鎖地図
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（Ａ）WL158R ／コシヒカリ F3 系統群の分布と SSR マー
カー RM209 の遺伝子型による分類










しては O. officinalis についてもスクリーニングを行
い，O. officinalis 由来の染色体が WL158R および
WL162 のどの領域に導入されているかを調査した．
その結果，WL162 については第５染色体の SSR マ








































































































































































「コシヒカリ」と O. officinalis における生存率に最
も開きが生じたのは試験開始から５日後で，「コシ
ヒカリ」における生存率が88.9％であったのに対し
て O. officinalis では生存率が16.5％となった．
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の大きい１つの QTL が検出された．LOD 値のピ
ークは SSR マーカー RM209 近傍に検出され，こ









11染色体 RM209 近傍に QTL が検出された．その




た領域には O. officinalis の染色体断片が確認されて
おらず，染色体のどの位置に抵抗性が座乗している
のかについては明らかではない．SSR マーカー
RM209 と RM229 の間にはマーカー数が非常に少


















らの領域には O. officinalis の染色体断片は挿入され
ていない可能性が高い．RM209 の遺伝子型によっ










































制し，第11染色体 Stvb と思われる QTL は感染株
率を低下させる作用を持つと考えられた．本研究に
おいて WL158R ならびに WL162 に検出された
QTL も既存の抵抗性遺伝子が座乗する第11染色体
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Summary
In order to identify novel rice stripe virus（RSV）resistant genes, resistance of wild species Oryza offici-
nalis was studied.  Two resistant lines, WL158R and WL162, were selected from 139 BC1F3 lines introgressed
chromosomal segment from O. officinalis into cultivated rice.  Using 96 F2 plants/F3 lines derived from the
crossing between Koshihikari（susceptible）and the two resistant lines, quantitative trait locus（QTL）
analyses were performed using SSR markers.  As results, one major QTL was detected on the long arm of
the chromosome 11 in both populations of WL158R and WL162.  The detected QTL region of the chromo-
some 11 was known to be located on the resistant genes Stvb-i and Stvb.  The relationships between QTL on
the chromosome 11 and the two resistant genes were still unknown.  Therefore, the relationships should
clear through the allelism tests. 
QTL analysis for rice stripe disease resistance introduced 
from Oryza officinalis into cultivated rice O. sativa L.
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